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ИДЕНТИФИКАЦИЯ, ВАЛИДАЦИЯ, КОЛИЧЕСТВЕННОЕ ПРОФИЛИРОВАНИЕ:  
БИОИНФОРМАТИЧЕСКИЕ РЕСУРСЫ ОТКРЫТОГО КОДА ДЛЯ РАБОТЫ  
С ПРОТЕОМНЫМИ ДАННЫМИ 
М.В. Иванов, Л.И. Левицкий, А.А. Лобас, Ю.А. Бубис, И.А. Тарасова, Е.М. Соловьева, М.Л. Придатченко, 
М.В. Горшков 
Институт энергетических проблем химической физики им. В.Л. Тальрозе РАН, Москва, Россия 
Возможность получения и использования всей совокупности «омиксных» данных революциони-
зировало биологические исследования и привело к идее о том, что их интеграция в масштабе индивиду-
ального биологического объекта позволит выйти на заманчивые перспективы превентивной медицины и 
персонализированных терапевтических подходов к лечению социально-значимых заболеваний челове-
ка. Более того, в последние годы был достигнут существенный прогресс с генерацией данных, связанный 
с появлением пятого поколения секвенаторов в геномике и высокопроизводительных масс-
анализаторов высокого разрешения в протеомике, позволивших осуществлять значительное количество 
измерений в течение короткого времени и получать персонализированные данные ДНК или РНК секве-
нирования, полнопротеомного профилирования, а также метаболомного анализа. В результате, не гене-
рация новых экспериментальных данных, а создание вычислительных ресурсов и анализ этих данных, 
получаемых непрерывно в рамках как глобальных консорциумных проектов, так и рутинных исследова-
ний биологических лабораторий, становится слабым звеном системной биологии и основным препятст-
вием на пути переноса ее результатов в практику медицинских исследований. В области протеомики не-
отъемлемой частью таких ресурсов являются инструменты для автоматизированной обработки хромато-
масс-спектрометрических данных, такие как протеомные поисковые машины, алгоритмы валидации ре-
зультатов поиска и оценки количественного содержания идентифицируемых белков, а также построения 
каскадов белок-белковых взаимодействий. В последние годы нами были созданы общедоступные био-
информатические ресурсы открытого кода для реализации всех стадий работы с протеомными данными, 
включая построение специализированных протоколов обработки данных, поиск пептидных и белковых 
идентификаций по геномным базам, валидация полученных идентификаций, оценка относительного 
количественного содержания идентифицируемых белков, экспресс-оценка качества экспериментов, а 
также неограниченный поиск возможных модификаций остатков последовательностей белков и их сай-
тов *1-6+. В докладе будет дан обзор разработанных ресурсов, их основные характеристики и примеры 
использования в различных задачах протеомики и протеогеномики. Работа финансировалась Россий-
ским научным фондом, грант № 14-14-00971. 
Ключевые слова: вычислительная протеомика, биоинформатика, протеомика, обработка дан-
ных, масс-спектрометрия, протеогеномика. 
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